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  :ﻣﻘﺪﻣﻪ
 در اﻧﺴﺎن ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ  ﻧﻘﺺ ﺣﺴﻲﺗﺮﻳﻦ ﺘﺪاولﻣ
 ﺪﺑﺎﺷ  ﻣﻲ ﻧﻮزاد0001 در 1ﺷﻴﻮع آن  ﻛﻪاﺳﺖ ي دازردﻣﺎ
 ﻣﺎدرزادي دﺧﻴﻞ  ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ در اﻳﺠﺎد ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ. (1)
ﺑﺎﺷﻨﺪ   درﺻﺪ ﻣﻮارد، وراﺛﺘﻲ ﻣﻲ05ﺶ از ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﺑﻴ
ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ وراﺛﺘﻲ ﺑﻪ دو دﺳﺘﻪ ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ و . (2)
ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ   ﻧﻮع ﻏﻴﺮ.ﺷﻮد ﺑﻨﺪي ﻣﻲ ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ ﮔﺮوه ﻏﻴﺮ
  درﺻﺪ07 (LHSN =ssol gniraeh cimordnys-noN)
 (LHS =ssol gniraeh cimordnyS)و ﻧﻮع ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ 
. ﻫﻨﺪد ﻫﺎي وراﺛﺘﻲ را ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ   درﺻﺪ ﻛﻞ ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ03
ﮔﻔﺘﺎري  ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴﺮﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ ﺑﺮاﺳﺎس ﺳﻦ آﻏﺎز ﭘﻴﺶ
 ﺧﻮاﻧﺪه (laugniltsoP)ﮔﻔﺘﺎري   و ﭘﺲ(laugnilerP)
ﺷﻮﻧﺪ و ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻟﮕﻮي وراﺛﺘﻲ ﺑﻪ ﭼﻬﺎر دﺳﺘﻪ  ﻣﻲ
، (BNFD)، اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب (ANFD)اﺗﻮزوﻣﻲ ﻏﺎﻟﺐ 
ﺑﻨﺪي   ﺗﻘﺴﻴﻢ(MNFD) و ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ (NFD)واﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ 
  ﻳﻲ ﺑﺎ وراﺛﺖ اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮبﻧﺎﺷﻨﻮا. (3)ﮔﺮدﻧﺪ  ﻣﻲ
 )LHSNRA =ssol gniraeh cimordnys-non evissecer lamosotuA(
 درﺻﺪ، از ﻣﻴﺎن ﭼﻬﺎر ﮔﺮوه داراي 57-08ﺑﺎ ﻓﺮاواﻧﻲ 
در ﺑﺴﻴﺎري از . (4)ﺑﺎﺷﺪ  ﺗﺮﻳﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻣﻲ ﺑﻴﺶ
ﺗﺮﻳﻦ  ﻫﺎي ﺟﻬﺎن از ﺟﻤﻠﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﺷﺎﻳﻊ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﺎ وراﺛﺖ ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ ﺑ ﻫﺎي ﻣﺴﺌﻮل ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴﺮ ﺟﻬﺶ
  و ﭘﺲ از آن ژن2BJGﻫﺎي ژن  اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب ﺟﻬﺶ
  .(6،5) ﻫﺴﺘﻨﺪ 4A62CLS
  :ﭼﻜﻴﺪه
 ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ ﺑﺎ وراﺛﺖ اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب ﭘﺲ از  ﺮﺗﺮﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﻳﺠﺎد ﻛﻨﻨﺪه ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴ  ﻣﻬﻢ :زﻣﻴﻨﻪ و ﻫﺪف
. ﮔﻴﺮﻧﺪ ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﻣﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ اﻣﺮوزه در ﺗﺸﺨﻴﺺ 4A62CLSﻫﺎي ژن  ، ﺟﻬﺶ2BJGژن 
 ژن 5، ﻛﻪ در ﻧﺎﺣﻴﻪ ACﻫﺎي ﺗﻜﺮاري   ﺑﺎ ﺗﻮاﻟﻲ694S7Dدر اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ، ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت و اﻃﻼع دﻫﻨﺪﮔﻲ ﻣﺎرﻛﺮ 
  .ﻠﻒ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﺣﻀﻮر دارد، در ﭘﻨﺞ ﻗﻮم ﻣﺨﺘ4A62CLS
  ﻓﺮد ﺷﻨﻮاي ﻏﻴﺮ561 در 694S7D ژﻧﻲ ﻣﺎرﻛﺮ  ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻛﺎرﺑﺮدي، - در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻨﻴﺎدي: روش ﺑﺮرﺳﻲ
 اﻛﺮﻳﻞ  و ﺳﭙﺲ ژل اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﭘﻠﻲRCPﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪ از ﭘﻨﺞ ﻗﻮم ﻓﺎرس، آذري، ﺗﺮﻛﻤﻦ، ﮔﻴﻠﻚ و ﻋﺮب ﺗﻮﺳﻂ  
 اﻓﺰارﻫﺎي  ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺗﺤﻠﻴﻞ ﻧﺘﺎﻳﺞ از ﻧﺮم. رﺳﻨﺖ ﻣﻮﺋﻴﻨﻪ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺷﺪآﻣﻴﺪ و در ﻧﻬﺎﻳﺖ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻓﻠﻮ 
  . اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪslooT etilletasorciM و poPeneG، ytitnedI RTS namuH DIH rekraMeneG 
 ﺟﻔﺖ 731 آﻟﻞ در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ آﻟﻞ 01دﻫﻨﺪه وﺟﻮد  ، ﻧﺸﺎن694S7Dﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ  ﺑﺮرﺳﻲ آﻟﻞ :ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻪ
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﻛﻠﻴﻪ . آﻳﺪ ﺗﺮﻳﻦ آﻟﻞ ﺑﻪ ﺷﻤﺎر ﻣﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻓﺮاوان %14/25ﺑﺎز ﺑﺎ ﻓﺮاواﻧﻲ 
% 18/8ﻫﺎ ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻗﻮم ﺗﺮﻛﻤﻦ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان   آناﺳﺖ، ﻛﻪ از ﻣﻴﺎن% 07اﻗﻮام، ﺗﻘﺮﻳﺒﺎً ﺑﺎﻻي 
 آن در اﻗﻮام (evitamrofnI ylhgiH) ﻣﺎرﻛﺮ ﺣﺎﻛﻲ از اﻃﻼع دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺷﺪﻳﺪ CIPدر اﻧﺘﻬﺎ، ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻘﺪار . ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
  (.0/7 ﺑﺎﻻﺗﺮ از CIPﻣﻘﺪار )ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻲ
ﻫﺎي   را ﺑﻪ ﺷﺪت اﻃﻼع دﻫﻨﺪه در ﺗﺸﺨﻴﺺ694S7D  ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﺎرﻛﺮ:ﮔﻴﺮي ﻧﺘﻴﺠﻪ
آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ در  ﺑﺎ ﺗﻮارث اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب ﺑﻪ روش 4A62CLSﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴﺮﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ واﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ 
  .ﻧﻤﺎﻳﺪ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻌﺮﻓﻲ ﻣﻲ
  
  .ﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب، ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ، ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴﺮ4A62CLSﺗﻮاﻟﻲ ﺗﻜﺮاري ﭘﺸﺖ ﺳﺮ ﻫﻢ، :ﻫﺎي ﻛﻠﻴﺪي واژه
           ﻣﺮﺟﺎن ﻣﺠﺘﺒﻮي ﻧﺎﺋﻴﻨﻲ و ﻫﻤﻜﺎران                                  ﻗﻮم اﻳﺮاﻧﻲر ﭘﻨﺞ  د694S7D ﺑﺮرﺳﻲ وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ
 ٩۶
ﻫﺎي  ﻫﺘﺮوژﻧﻲ ﺑﺎﻻ و ﻧﻘﺶ ﻛﻢ ﺑﺴﻴﺎري از ژن
ﮔﺮي ﻛﺎﻣﻞ  اﻳﺠﺎد ﻛﻨﻨﺪه ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ، ﻣﻮﺟﺐ ﺷﺪه ﻛﻪ ﻏﺮﺑﺎل
ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ اﻣﻜﺎن ﭘﺬﻳﺮ ﻧﺒﺎﺷﺪ و  ﻫﺎ در ﺗﺸﺨﻴﺺ ﺟﻬﺶ
در ﺑﺴﻴﺎري از ﻧﻘﺎط ﺟﻬﺎن، ﻏﺮﺑﺎﻟﮕﺮي ﺗﻨﻬﺎ ﺑﺮاي 
ﻫﺎي  در ﺗﺸﺨﻴﺺ 4A62CLS و 2BJGﺎي دو ژن ﻫ ﺟﻬﺶ
 ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻴﺺ ﺗﺸﺨ. (5)ﮔﻴﺮد  ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺻﻮرت ﻣﻲ
  ﺟﻬﺶ وﻴﻢ ﻣﺴﺘﻘﻲ دو روش ﺑﺮرﺳﻳﻪ ﺑﺮ ﭘﺎﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ
 اﻧﺠﺎم ﻴﻮﺳﺘﮕﻲ ﭘﻴﺰآﻧﺎﻟﺑﻪ روش  ﺑﺮرﺳﻲ ﻏﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ
روش اﻧﺘﺨﺎﺑﻲ در ﺗﺸﺨﻴﺺ ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﻪ . ﮔﺮدد ﻣﻲ
ﻫﺎي ژن ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺴﺘﮕﻲ دارد ﻛﻪ اوﻟﻮﻳﺖ  وﻳﮋﮔﻲ
 ﺑﺮرﺳﻲ در. (7)ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ  ﻫﺎ در ژن نآ
 ﺑﺮاي ﺑﻴﻤﺎرانژﻧﻮم ﺗﻮاﻟﻲ  ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮان ﺑﻪ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﻣﻲ
ﻛﻪ  اﺷﺎره ﻛﺮد ﺑﻴﻤﺎري اﻳﺠﺎدﻛﻨﻨﺪهﻫﺎي   ﺟﻬﺶﺗﺸﺨﻴﺺ
ﺑﻪ ﻋﻠﺖ وﺳﻌﺖ ﻛﻢ ژن، و  2BJGﺑﺮاي ﺟﻬﺶ ﻫﺎي ژن 
ﻫﺎ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﻪ   از ﻣﻴﺎن ﺟﻬﺶGled53ﺷﻴﻮع ﺑﺎﻻي ﺟﻬﺶ 
ﻌﺖ زﻳﺎد ژن در ﺣﺎﻟﻲ ﻛﻪ وﺳ. (8)آﻳﺪ  ﻧﻈﺮ ﻣﻲ
ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در   و ﭘﺮاﻛﻨﺪﮔﻲ ﺟﻬﺶ4A62CLS
ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ در ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒ ژن و ﻧﻴﺰ ﺷﻴﻮع ﺗﻘﺮﻳﺒﺎً 
ﻫﺎ، ﻣﻮﺟﺐ آن ﺷﺪه ﻛﻪ روش ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ  ﻳﻜﺴﺎن اﻳﻦ ﺟﻬﺶ
ﻫﺎي اﻳﻦ ژن ﻧﺒﺎﺷﺪ  آل ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﻬﺶ ﻳﻚ روش اﻳﺪه
ﺟﻮﻳﻲ در وﻗﺖ و ﻫﺰﻳﻨﻪ ﺑﻬﺘﺮ اﺳﺖ از  و ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺻﺮﻓﻪ
  .(9)اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدد ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ  روش ﻏﻴﺮ
ﻫﺎ ﻳﺎ آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ  ﺑﺮرﺳﻲ ﻏﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﺟﻬﺶ
از . ﮔﻴﺮد ﺗﻮﺳﻂ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﭼﻨﺪﺷﻜﻠﻲ ﻣﺘﺼﻞ ﺑﻪ ژن ﺻﻮرت ﻣﻲ
ﻫﺎي  ﺟﻤﻠﻪ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﺑﺮرﺳﻲ ﻏﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ، ﺗﻮاﻟﻲ
   (RTS =taeper mednat trohS)ﺗﻜﺮاري ﭘﺸﺖ ﺳﺮ ﻫﻢ 
 ژﻧﻮم ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارهﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻛﻪ از دﺳﺘﻪ 
ﻫﺴﺘﻨﺪ و ﺑﻪ ﻣﻘﺪار ﺑﺴﻴﺎر زﻳﺎد و ﺗﺼﺎدﻓﻲ در ﻃﻮل ژﻧﻮم 
 ﺗﻮاﻟﻲ واﺣﺪﻫﺎي ﺗﻌﺪاد  در ﺗﻐﻴﻴﺮ.(01)ﺑﺎﺷﻨﺪ  ﭘﺮاﻛﻨﺪه ﻣﻲ
ي ﻛﻪ ﭘﺸﺖ ﺳﺮﻫﻢ ﺗﻜﺮار ﺷﺪه  ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ4 ﺗﺎ 2 ﻛﻮﺗﺎه
 اﺳﺘﻔﺎده از .ﻧﻤﺎﻳﺪ  را اﻳﺠﺎد ﻣﻲRTSﻫﺎي  اﺳﺖ ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ
دﻫﻨﺪه در آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ ﻣﻮﺟﺐ  ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي اﻃﻼع
دﻫﻨﺪﮔﻲ ﻳﻚ  اﻃﻼع. ﮔﺮدد ﻴﻔﻴﺖ ﺗﺸﺨﻴﺼﻲ ﻣﻲاﻓﺰاﻳﺶ ﻛ
ﻣﺎرﻛﺮ ﺗﻮﺳﻂ ﻓﺎﻛﺘﻮر ﻇﺮﻓﻴﺖ اﻃﻼﻋﺎﺗﻲ ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ 
 (CIP =tnetnoC noitamrofnI msihpromyloP)
ﻫﺎي ژﻧﻲ   ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎهCIPﻣﻘﺪار . ﺷﻮد ﮔﻴﺮي ﻣﻲ اﻧﺪازه
ﺷﻮد  در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻌﺮﻳﻒ ﻣﻲ
ﮕﻲ دارد ﻫﺎ و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺎرﻛﺮ ﺑﺴﺘ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺳﺎﺧﺘﺎرﻫﺎي  و ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ در ﺟﻤﻌﻴﺖ
در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﺑﻪ . (21،11)ﺑﺎﺷﺪ  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﺘﻐﻴﺮ ﻣﻲ
ﻫﺎ ﺑﻪ روش ﻏﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ،  ﻣﻨﻈﻮر ﻏﺮﺑﺎﻟﮕﺮي ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺟﻬﺶ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ  ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎﻳﺴﺘﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ
دﻫﻨﺪه ﻫﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﻪ  ارزﻳﺎﺑﻲ ﺷﻮﻧﺪ و ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي اﻃﻼع
  .ﺎﻧﻪ ﻣﻌﺮﻓﻲ ﮔﺮدﻧﺪﻃﻮر ﺟﺪاﮔ
اي ﻣﺒﻨﻲ ﺑﺮ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي  ﺗﺎﻛﻨﻮن ﻫﻴﭻ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ
 در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ 4A62CLSدﻫﻨﺪه ﻣﺮﺗﺒﻂ ﺑﺎ ژن  اﻃﻼع
ﺻﻮرت ﻧﮕﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ و ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺧﺎرﺟﻲ در اﻳﻦ زﻣﻴﻨﻪ 
ﻫﺎ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي  در ﭘﺎﻳﮕﺎه داده. ﺑﺎﺷﺪ ﻧﻴﺰ ﺑﺴﻴﺎر ﻣﺤﺪود ﻣﻲ
.  ﻣﻌﺮﻓﻲ ﺷﺪه اﺳﺖ4A62CLSﻣﺨﺘﻠﻔﻲ در ﻧﺎﺣﻴﻪ ژن 
 694S7D، 4A62CLSﺎرﻛﺮﻫﺎي ﭘﻴﻮﺳﺘﻪ ﺑﻪ ژن ﻳﻜﻲ از ﻣ
 ﮔﺰارﺷﺎت ﭘﺎﻳﮕﺎه.  اﻳﻦ ژن ﻗﺮار دارد5اﺳﺖ ﻛﻪ در ﻧﺎﺣﻴﻪ 
 694S7Dﻫﺎ ﺣﺎﻛﻲ از ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺎﻻي ﻣﺎرﻛﺮ  داده 
ﻫﺎ اﺳﺖ، ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ ﻋﻠﺖ اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ ﺑﻪ  در ﺳﺎﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ
. (41،31)ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪ 
دﻫﻨﺪﮔﻲ اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ ﻃﻼع در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت و ا
در ﭘﻨﺞ ﻗﻮم ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ و ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻗﺮار 
ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﻮﺟﺐ ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺳﺎزي  ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﻣﻲ
ﻫﺎي واﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ ژن  ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﺗﺸﺨﻴﺺ
 و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﻘﻮﻳﺖ اﻃﻼﻋﺎت ﺳﺎﺧﺘﺎري 4A62CLS
  .ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﮔﺮدد
  
  :روش ﺑﺮرﺳﻲ
 561ﻛﺎرﺑﺮدي، از ﺗﻌﺪاد -ﻴﺎديدر اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻨ
ﻓﺮد ﺷﻨﻮاي ﻏﻴﺮ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪ از ﭘﻨﺞ ﻗﻮم ﻣﺨﺘﻠﻒ اﻳﺮاﻧﻲ 
از ﻫﺮ ﻗﻮم )ﺷﺎﻣﻞ ﻓﺎرس، آذري، ﺗﺮﻛﻤﻦ، ﮔﻴﻠﻚ و ﻋﺮب 
ﻫﺎ و آﻗﺎﻳﺎن  ﺑﺎ ﻣﻴﺰان ﺗﻘﺮﻳﺒﺎً ﺑﺮاﺑﺮ از ﺧﺎﻧﻢ(  ﻓﺮد33
ﭘﺲ از ﻛﺴﺐ رﺿﺎﻳﺖ ﻧﺎﻣﻪ . ﮔﻴﺮي ﺑﻪ ﻋﻤﻞ آﻣﺪ ﻧﻤﻮﻧﻪ
 ﺧﻮن  ازﻟﻴﺘﺮ ﻣﻴﻠﻲ 01 ﻛﺘﺒﻲ، ﺑﺎ روش ﻧﻤﻮﻧﻪ ﮔﻴﺮي آﺳﺎن
 از ﻟﻴﺘﺮ ﻳﻚ ﻣﻴﻠﻲ ﺣﺎويﺗﺎم ﻓﺮد را در ﻟﻮﻟﻪ 
 2931وﻳﮋه ﻧﺎﻣﻪ ﺗﻜﻤﻴﻠﻲ، 51 دوره/ ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ ﺷﻬﺮﻛﺮد
 ٠٧
 ﺑﺎ )ATDE =dicA citeca artet enimaidenelyhtE(
 و ﭘﺲ از ﺛﺒﺖ اﻃﻼﻋﺎت اﻓﺮاد آوري  ﺟﻤﻊ0/5  Mﻏﻠﻈﺖ
   . ﺷﺪ ﻧﮕﻬﺪاري-02C° در آزﻣﺎﻳﺶﺑﺮ روي آن ﺗﺎ زﻣﺎن 
 ﻛﻠﺮوﻓﺮم -ﻫﺎي ﺧﻮن ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎﻧﺪارد ﻓﻨﻞ  ﻧﻤﻮﻧﻪ AND
ه ﺣﺎﺻﻠﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از دﺳﺘﮕﺎاﺳﺘﺨﺮاج ﮔﺮدﻳﺪ و ﻛﻤﻴﺖ 
 0001 )ASU ,ninahctnoM/dnalkcoR ,negosI( porDonaN
 ﻧﺎﺣﻴﻪ RTSﻛﻠﻴﻪ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي .  ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖﻣﻮرد
ﺑﺮرﺳﻲ  STSinUﻣﻮﺟﻮد در ﭘﺎﻳﮕﺎه داده   4A62CLSژن
 ﺑﻪ (1042:STSinU )694S7Dﺷﺪﻧﺪ و در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﻣﺎرﻛﺮ 
ي ﺗﺮ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺎﻻ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻴﺶ
 retnec ﻫﺎﻳﻲ از ﺟﻤﻠﻪ ﮔﺰارش ﺷﺪه در ﭘﺎﻳﮕﺎه داده
 ﻣﻮرد ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي. (41) اﻧﺘﺨﺎب ﮔﺮدﻳﺪ nohteneG
 ه دادﻳﮕﺎه و ﭘﺎﭘﻴﺸﻴﻦ ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت، از ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻳﻦاﺳﺘﻔﺎده در 
 ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺗﻮاﻟﻲ.  اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪIBCN ﻳﺖ در ﺳﺎSTSinU
 ﺑﻪ )R ,esreveR( و ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﭘﻴﺮو  )F ,drawroF(ﭘﻴﺸﺮو
اي  ﻪ ﺑﺎ اﻧﺠﺎم واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮهﺑﺎﺷﺪ ﻛ ﺻﻮرت زﻳﺮ ﻣﻲ
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز 921-141 ﻗﻄﻌﺎﺗﻲ ﺑﺎ ﻃﻮل ﻣﺘﻐﻴﺮ (RCP)ﭘﻠﻴﻤﺮاز 
  .(51)ﻧﻤﺎﻳﺪ  ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ
  3-TAACACCCAACTGACAACAA-5 :F
 3-AAAACCAAANAATACTCCAATATCG-5 :R
 ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ANDﻫﺎي   ﺑﺮ روي ﻧﻤﻮﻧﻪRCPاﻧﺠﺎم 
 ﺑﺎ )napaJ-818CP CETSA(از دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﻮﺳﺎﻳﻜﻠﺮ 
 1ﻃﺒﻖ ﺟﺪول ﺷﻤﺎره ( nwoD hcuoT) ﺗﺎچ داون ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ
دو ﭘﺮاﻳﻤﺮ   ازlµ1:  ﺷﺎﻣﻞRCPﺷﺮاﻳﻂ واﻛﻨﺶ . اﻧﺠﺎم ﺷﺪ
، )lμ/U5( esaremyloP AND qaT از lµ1، (mP01)
 از lμ5.2، xim PTNd )Mm01(  ازlμ5.0
 و (Mm05) 2lCgMاز  lµ1، )X01( reffubANDqaT
 lµ52 ﺑﻪ ﺣﺠﻢ O2Hdd ﻛﻪ ﺑﺎ )gn08( AND از lµ2
  .ﺪه ﺷﺪرﺳﺎﻧﻴ
 8ﻛﻠﻴﻪ ﻣﺤﺼﻮﻻت ﺑﺮ روي ژل ﭘﻠﻲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ 
ﺑﻪ (  اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ91:  ﺑﻴﺲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ1ﻧﺴﺒﺖ )درﺻﺪ 
 وﻟﺖ راﻧﺪه ﺷﺪ و ژل ﺑﻪ 002ﻣﺪت ﺳﻪ ﺳﺎﻋﺖ ﺑﺎ وﻟﺘﺎژ 
ﭘﺲ از . دﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺎ ﻧﻴﺘﺮات ﻧﻘﺮه رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ﮔﺮدﻳﺪ
ﺗﺄﻳﻴﺪ ﻛﻴﻔﻴﺖ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎ ﻣﺤﺼﻮﻻت ﺗﻮﺳﻂ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﻮﺋﻴﻨﻪ 
ﻳﻤﺮ ﭘﺮا 5در ﺳﺮ . ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻨﺪﻓﻠﻮرﺳﻨﺖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ 
ﺗﻮﺳﻂ  RCPﻃﻮل ﻣﺤﺼﻮﻻت  ﻴﻴﻦ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺗﻌﭘﻴﺮو،
رﻧﮓ  )XEH رﺳﻨﺖﻮ رﻧﮓ ﻓﻠاﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﻮﺋﻴﻨﻪ ﻴﻚﺗﻜﻨ
 0313 msirP IBA ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ دﺳﺘﮕﺎه اﻓﺰوده ﺷﺪ( ﺳﺒﺰ
ﺧﻮاﻧﺪه ﺷﺪ و در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻧﻤﻮدار ﻧﻤﺎﻳﺶ 
اﻓﺰار   ﻧﻤﻮدارﻫﺎي ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮم. داده ﺷﺪ
 ﺗﻌﻴﻴﻦ ژﻧﻮﺗﻴﭗ و RTS namuH DIH rekraMeneG
  .آﻟﻞ ﺑﻨﺪي ﺷﺪﻧﺪ
آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه از ﺗﻌﻴﻴﻦ ژﻧﻮﺗﻴﭗ 
ﻠﻲ، درﺟﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ و آﻟﺗﺨﻤﻴﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ اﻓﺮاد ﺷﺎﻣﻞ 
ﻫﺎي  ﻓﺮاواﻧﻲ ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﻓﻨﻮﺗﻴﭗ
 و ﻫﻢ ﭼﻨﻴﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮت و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮت
 (EWH ,muirbiliuqe grebnieW-ydraH)ﺒﺮگ ﻫﺎردي وﻳﻨ
 (.61)  اﻧﺠﺎم ﺷﺪpoPeneG ﭘﺎﻳﮕﺎه اﻓﺰار  ﻧﺮم ازﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده
 روش ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺗﺎﻛﻨﻮن ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
. وﻳﻨﺒﺮگ اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪه اﺳﺖ در دو ﮔﺮوه ﻗﺮار ﻣﻲ ﮔﻴﺮﻧﺪ 
اﻳﻦ آزﻣﻮن وﻗﺘﻲ .  اﺳﺖχ 2روش اول اﺳﺘﻔﺎده از آزﻣﻮن
ﻫﺎي ﻧﺎدر وﺟﻮد  ﺷﺪ و ﻳﺎ آﻟﻞﻛﻪ اﻧﺪازه ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻛﻮﭼﻚ ﺑﺎ
روش دﻳﮕﺮ ﺑﺮ اﺳﺎس . داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ ﻗﺎﺑﻞ اﻋﺘﻤﺎد ﻧﻴﺴﺖ
ﻫﺎي  آزﻣﻮن ﻓﻴﺸﺮ وﻗﺘﻲ ﻛﻪ آﻟﻞ. آزﻣﻮن دﻗﻴﻖ ﻓﻴﺸﺮ اﺳﺖ
ﻧﺎدر وﺟﻮد دارد ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻫﺴﺘﻨﺪ و ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺎﻳﺴﺘﻲ ﺑﺮاي 
 ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺗﻌﺪاد زﻳﺎد آﻟﻞ دارﻧﺪ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﻟﻮﻛﻮس ﻫﺎي
اﻓﺰار ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده   ﻧﺮماﻳﻦ .(81،71)رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اﺳﺘﻔﺎده ﺷﻮد 
  .ﭘﺮدازد از آزﻣﻮن دﻗﻴﻖ ﻓﻴﺸﺮ ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻣﻲ
 slooT etilletasorciMاﻓﺰار  در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم
 در دﻫﻨﺪﮔﻲ ﻣﺎرﻛﺮ  را ﺗﺨﻤﻴﻦ زده و ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ اﻃﻼعCIPﻣﻴﺰان 
  .(91)اﻳﻢ  اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ ﭘﺮداﺧﺘﻪ
  
  :ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻪ
 ﻫﺎي اﻓﺮاد ﺷﻨﻮاي ﻏﻴﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ RCPﻣﺤﺼﻮل 
اﺑﺘﺪا ﺑﺎ روش  694S7Dﻳﺸﺎوﻧﺪ ﺑﺮاي ﻣﺎرﻛﺮ ﺧﻮ
ﻣﻮرد ﻣﺸﺎﻫﺪه % 8 ﻴﺪآﻣ ﻳﻞاﻛﺮ ﻲ ژل ﭘﻠياﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺑﺮ رو
 از وﺟﻮد ﻴﻨﺎن و ﭘﺲ از اﻃﻤﻨﺪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻳﺎﺑﻲو ارز
 ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻓﻠﻮرﺳﻨﺖ RCPﻣﺤﺼﻮﻻت 
اﻳﻦ .  ﺷﺪﻧﺪ ﺑﻨﺪي آﻟﻞ و ﺗﻌﻴﻴﻦ ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺋﻴﻨﻪاﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﻮ
           ﻣﺮﺟﺎن ﻣﺠﺘﺒﻮي ﻧﺎﺋﻴﻨﻲ و ﻫﻤﻜﺎران                                  ﻗﻮم اﻳﺮاﻧﻲر ﭘﻨﺞ  د694S7D ﺑﺮرﺳﻲ وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ
 ١٧
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﻃﻮل ﻫﺎ ﺑﻪ دو ﺻﻮرت ﺗﻌﺪاد ﺑﻨﺪي آﻟﻞ
ﻧﺘﺎﻳﺞ .  ﺑﻴﺎن ﺷﺪه اﺳﺖACﻣﺤﺼﻮﻻت و ﺗﻌﺪاد ﺗﻜﺮارﻫﺎي 
 آﻟﻞ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ 01دﻫﻨﺪه ﺣﻀﻮر ﻣﺠﻤﻮع  ﺣﺎﺻﻞ ﻧﺸﺎن
ﺎن از ﻣﻴ(. 1 ﺷﻤﺎره ﺗﺼﻮﻳﺮ)در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ اﺳﺖ 
 8 آﻟﻞ، ﺗﺮﻛﻤﻦ 8، آذري  آﻟﻞ6 ﻓﺎرس  ﻫﺎ ﻗﻮم ﺗﻤﺎﻣﻲ آﻟﻞ
 آﻟﻞ را دارا ﺑﻮدﻧﺪ ﻛﻪ در 6 آﻟﻞ و ﻋﺮب 8آﻟﻞ، ﮔﻴﻠﻚ 
ﻫﺎ ﺑﻪ ﻃﻮر ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ در ﻫﺮ   ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻞ2ﺎره ﺟﺪول ﺷﻤ
  .ﻗﻮم و ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﺑﻴﺎن ﺷﺪه اﺳﺖ
 
  
 .694S7Dﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ  ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ :1ﺗﺼﻮﻳﺮ ﺷﻤﺎره 
 آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 01 ﻧﻤﻮﻧﻪ 6 ﻳﻦدر ا.  ﺑﺎﺷﻨﺪﻲ ﻣﻳﮕﻮت ﻫﻤﻮز711 و ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻳﮕﻮتزو ﻫﺘﺮ38 و 98،96،42،65 يﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ
  .ﻫﺎ ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖ  ﻧﻤﻮﻧﻪﻴﻪدر ﻛﻠ
  
  694S7Dﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺷﺪه ﻧﻬﺎﻳﻲ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﻮﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺮاي ﻣﺎرﻛﺮ  :1ﺪول ﺷﻤﺎره ﺟ
 ﺗﻌﺪاد ﺳﻴﻜﻞ ﻣﺪت  دﻣﺎ)Cº(   ﻣﺮﺣﻠﻪ
 1  دﻗﻴﻘﻪ3 49 1
  49 2
   15اﻟﻲ 06
 27
   ﺛﺎﻧﻴﻪ03
  (ﻛﻢ ﺷﺪن ﻳﻚ درﺟﻪ در ﻫﺮ ﺳﻴﻜﻞ) ﺛﺎﻧﻴﻪ 03
  ﺛﺎﻧﻴﻪ03
 ﺳﻴﻜﻞ ﺗﺎچ داون 01
  49 3
  05
 27
   ﺛﺎﻧﻴﻪ03
   ﺛﺎﻧﻴﻪ03
  ﺛﺎﻧﻴﻪ03
 ﺳﻴﻜﻞ ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ 52
 1  دﻗﻴﻘﻪ7 27 4
 2931وﻳﮋه ﻧﺎﻣﻪ ﺗﻜﻤﻴﻠﻲ، 51 دوره/ ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ ﺷﻬﺮﻛﺮد
 ٢٧
   در اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ اﻳﺮاﻧﻲ694S7Dﻫﺎي آﻟﻠﻲ ﻣﺎرﻛﺮ  ﻫﺎ و درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻞ :2ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
 01 9 8 7 6 5 4 3 2 1 ﺷﻤﺎره ﻗﻮم
 
 
 121 آﻟﻞ
 81AC
 721
 02AC
 921
 12AC
 131
 22AC
 331
 32AC
 531
 42AC
 731
 52AC
 931
 62AC
 141
 72AC
 341
 82AC
  0/19  3/49  6/79  14/25  01/16  61/63  3/49  51/51  0/3  0/3  (ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ)ﻛﻠﻴﻪ اﻗﻮام 
    7/85  73/88  51/51  01/16  3/30  52/67   ﻓﺎرس
   1/25  4/55  63/63  9/90  12/12  21/21  31/46   1/25 آذري
  3/30  31/46  9/90  04/19  01/16  21/21  3/30  7/85   ﺗﺮﻛﻤﻦ
  1/25  4/55  21/21  15/25  01/16  21/21  1/25  6/60   ﮔﻴﻠﻚ
 ﻋﺮب
 )%( ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ
    1/25  04/19  7/85  52/67   22/37  1/25 
  .ACﺗﻌﺪاد ﺗﻜﺮار ﺗﻮاﻟﻲ ؛ nAC
  
ﭘﺲ از ﺗﻌﻴﻴﻦ ژﻧﻮﺗﻴﭗ اﻓﺮاد، درﺻﺪ 
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ و ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و 
ﻫﺎ ﺑﻪ ﺻﻮرت  ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﺮاي ﻫﺮ ﻳﻚ از ﻗﻮم
ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﺗﻮﺳﻂ ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ و در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﺑﺮاي 
 ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺗﻔﺼﻴﻞ در poPeneGاﻓﺰار  ﻧﺮم
  . ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖ3ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
 
  poPeneG ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺎﻳﮕﺎه اﻳﻨﺘﺮﻧﺘﻲ 694S7Dدرﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ و ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﻣﺎرﻛﺮ  :3ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ   ﻗﻮم
  )%( ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه
ﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻫﺘﺮوزﻳ
  )%( ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ 
  )%( ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه
ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ 
  )%( ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
  32/9  52/5  67/1  47/5  (ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ)ﻛﻠﻴﻪ اﻗﻮام 
  32/9  12/2  67/1  87/8  ﻓﺎرس
  آذري
  ﺗﺮﻛﻤﻦ
  27/7
  18/8
  17/9
  87/4
  72/3
  81/2
  82/1
  12/6
  03/2  03/3  96/8  96/7  ﮔﻴﻠﻚ
  82/1  03/3  17/9  96/7  ﻋﺮب
  
ﻛﻨﺪ ﻛﻪ در  وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﻴﺎن ﻣﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
ﮔﻴﺮي ﺗﺼﺎدﻓﻲ ﺑﺪون اﻧﺘﺨﺎب، ﺟﻬﺶ، ﻳﺎ  ﺑﺎ ﺟﻔﺖﺟﻤﻌﻴﺘﻲ 
ﻫﺎي ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ از  ﻫﺎي آﻟﻠﻲ و ﻓﺮاواﻧﻲ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻓﺮاواﻧﻲ
در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻌﺎدل . ﻧﺴﻠﻲ ﺑﻪ ﻧﺴﻞ دﻳﮕﺮ ﺛﺎﺑﺖ ﻫﺴﺘﻨﺪ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ  ﮕﺎه ﻣﺎرﻛﺮ در ﻗﻮمﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮاي ﺟﺎﻳ
اﻓﺰار  ﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮمﻨﻴﻦ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ ﺟﻤﻌﻴو ﻫﻤﭽ
 ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه در ﺟﺪول poPeneG
  . ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖ4ﺷﻤﺎره 
در اﻧﺘﻬﺎ، ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺣﻀﻮر ﺟﺎﻳﮕﺎه ژﻧﻲ ﻣﺎرﻛﺮ 
در ﭼﻬﺎر ﻗﻮم آذري، ﺗﺮﻛﻤﻦ، ﮔﻴﻠﻚ و ﻋﺮب در 
 اﻓﺰار  ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮمCIPﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ، ﻣﻘﺪار 
ﻼﻋﺎت ﺑﻪ دﺳﺖ ، ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻃslooT etilletasorciM
ﻫﺎ و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه،  آﻣﺪه از ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻞ
ﺟﺪول )در اﻳﻦ ﭼﻬﺎر ﻗﻮم ﺑﻪ ﻃﻮر ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ 
ﻗﻮم ﻓﺎرس ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي (. 4ﺷﻤﺎره 
 ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه CIPﺑﺎﺷﺪ، در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻘﺪار  وﻳﻨﺒﺮگ ﻧﻤﻲ
                     ﻣﺮﺟﺎن ﻣﺠﺘﺒﻮي ﻧﺎﺋﻴﻨﻲ و ﻫﻤﻜﺎران             ﻗﻮم اﻳﺮاﻧﻲر ﭘﻨﺞ  د694S7D ﺑﺮرﺳﻲ وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ
 ٣٧
 دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺑﺮاي آن ﻣﻌﺘﺒﺮ ﻧﺨﻮاﻫﺪ ﺑﻮد و ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ اﻃﻼع
 ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺮاي CIPﻣﺎرﻛﺮ در اﻳﻦ ﻗﻮم از ﻣﻘﺪار 
ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻛﻪ اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ اﻳﻦ ﻗﻮم ﻧﻴﺰ در آن 
  .ﮔﺮدد دﺧﻴﻞ اﺳﺖ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ
 
   در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ و اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ آن694S7D ﻣﺎرﻛﺮ CIPوﻳﻨﺒﺮگ و ﻣﻘﺪار   ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي:4ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
 CIP P ﻗﻮم
  0/137  0/5233  (ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ)ﻛﻠﻴﻪ اﻗﻮام 
 -  0/4020 ﻓﺎرس
  0/057  0/2282 آذري
  0/947  0/6618 ﺗﺮﻛﻤﻦ
  0/166  0/7596 ﮔﻴﻠﻚ
  0/956  0/0321 ﻋﺮب
  
  :ﺑﺤﺚ
ﻫﺎ و  ﺳﺎزي وﻳﮋﮔﻲ اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺷﻔﺎف
 در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ و در 694S7Dﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﻣﺎرﻛﺮ 
اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ آن ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ ﻛﻪ ﺧﻮد ﺑﻪ 
ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﺗﺸﺨﻴﺺ اﻧﺘﺨﺎب ﺑﻬﻴﻨﻪ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي 
 ﻣﺴﺌﻮل ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﺑﻪ 4A62CLSﻫﺎي  ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺟﻬﺶ
ﻧﻤﺎﻳﺪ و در ﭘﻴﺸﺮﻓﺖ  روش ﻏﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﻛﻤﻚ ﻣﻲ
. ﺑﺎﺷﺪ ﻫﺎي ﺗﺸﺨﻴﺼﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻮﺛﺮ ﻣﻲ روش
ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻧﺘﺎﻳﺞ اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻮﺟﺐ ﺗﻘﻮﻳﺖ اﻃﻼﻋﺎت 
ﺳﺎﺧﺘﺎري ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ و اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ آن 
  .ﮔﺮدد ﻣﻲ
 694S7Dﺎﺿﺮ ﺑﺮ روي ﻣﺎرﻛﺮ در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي ﺣ
 ﺑﺎ ﻃﻮل ﻣﺤﺼﻮل 7 آﻟﻞ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺷﺪه، آﻟﻞ 01از ﻣﻴﺎن 
ﺑﺮاي اﻃﻼع از ﺗﻌﺪاد ﺗﻜﺮار ) ﺟﻔﺖ ﺑﺎز 731 RCP
(  رﺟﻮع ﺷﻮد2 در ﻫﺮ آﻟﻞ ﺑﻪ ﺟﺪول ﺷﻤﺎره ACﺗﻮاﻟﻲ 
و 1ﺗﺮﻳﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ و آﻟﻞ  ﺑﻴﺶ% 14/25و درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز و 721 و 121 RCP ﺑﺎ ﻃﻮل ﻣﺤﺼﻮل 2
ﺗﺮﻳﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ را در ﺟﻤﻌﻴﺖ  ﻛﻢ%  0/3ﻧﻲ درﺻﺪ ﻓﺮاوا
اﺳﺎس  ﺑﺮ(. 2ﺟﺪول ﺷﻤﺎره )اﻳﺮاﻧﻲ ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ 
 (1042:STSinU )STSinUاﻃﻼﻋﺎت ﭘﺎﻳﮕﺎه داده 
 RCPﻫﺎي اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ داراي ﻣﺤﺪودة ﻣﺤﺼﻮل  آﻟﻞ
ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه از . ﺑﺎﺷﻨﺪ  ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﻣﻲ921- 141
 ﻫﺎي ﮔﺰارش دﻫﺪ ﻛﻪ ﻋﻼوه ﺑﻪ آﻟﻞ اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ
ﻫﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﻃﻮل  ، آﻟﻞSTSinUﺷﺪه در ﭘﺎﻳﮕﺎه داده 
ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﻧﻴﺰ در 121 و 721، 341 RCPﻣﺤﺼﻮل 
ﺗﺮ  دﻟﻴﻞ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻛﻢ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ وﺟﻮد دارﻧﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ
ﻫﺎي ﻧﺎدر ﺟﺪﻳﺪ  ﻫﺎ، ﺑﻪ ﻋﻨﻮان وارﻳﺎﻧﺖ  درﺻﺪ آن1از 
  .ﺷﻮﻧﺪ ﻣﻌﺮﻓﻲ ﻣﻲ
 آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در 01در ﻗﻮم ﻓﺎرس از ﻣﻴﺎن 
ﻫﺎ  وﺟﻮد داﺷﺖ ﻛﻪ از ﻣﻴﺎن آن آﻟﻞ 6ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ، 
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎزي دﻳﺪه 341 و 141، 721، 121ﻫﺎي  آﻟﻞ
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ 731در اﻳﻦ ﻗﻮم ﻧﻴﺰ آﻟﻞ . ﻧﺸﺪﻧﺪ
 ﺑﺎ درﺻﺪ 131ﺗﺮﻳﻦ و آﻟﻞ  ﺷﺎﻳﻊ% 73/88ﻓﺮاواﻧﻲ 
ﺟﺪول )ﻫﺎ ﺑﻮدﻧﺪ  ﺗﺮﻳﻦ آﻟﻞ  ﻛﻤﻴﺎب3/30ﻓﺮاواﻧﻲ 
 آﻟﻞ 8 آﻟﻞ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ 01ﻗﻮم آذري از (. 2ﺷﻤﺎره 
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ 731ﻫﺎ آﻟﻞ   ﺑﻮد ﻛﻪ از ﻣﻴﺎن آنرا دارا
 ﺟﻔﺖ 141 و 121ﻫﺎي  و آﻟﻞ% 63/63درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 
ﺗﺮﻳﻦ و  ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﺑﻴﺶ% 1/25ﺑﺎزي ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 
 و 721دو آﻟﻞ . ﺗﺮﻳﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ را از ﺧﻮد ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﻛﻢ
ﺟﺪول ) ﺑﺎزي در ﻗﻮم آذري ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﺸﺪ   ﺟﻔﺖ341
ﺑﺮ روي اﻓﺮاد ﻗﻮم ﻫﺎي اﻧﺠﺎم ﺷﺪه  ﺑﺮرﺳﻲ(. 2ﺷﻤﺎره 
 694S7D آﻟﻞ از ﻣﺎرﻛﺮ 8دﻫﻨﺪه ﺣﻀﻮر  ﺗﺮﻛﻤﻦ ﻧﺸﺎن
 731در ﻗﻮم ﺗﺮﻛﻤﻦ ﻧﻴﺰ آﻟﻞ . ﺑﺎﺷﺪ در اﻳﻦ ﻗﻮم ﻣﻲ
ﺗﺮﻳﻦ و   ﺷﺎﻳﻊ% 04/19ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 
 3/30 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 341 و 131ﻫﺎي  آﻟﻞ
 2931وﻳﮋه ﻧﺎﻣﻪ ﺗﻜﻤﻴﻠﻲ، 51 دوره/ ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ ﺷﻬﺮﻛﺮد
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. آﻳﻨﺪ ﻫﺎي اﻳﻦ ﻗﻮم ﺑﻪ ﺣﺴﺎب ﻣﻲ ﺗﺮﻳﻦ آﻟﻞ ﻛﻤﻴﺎب
ي اﻓﺮاد اﻳﻦ ﻗﻮم ﺣﺎﻛﻲ از ﻋﺪم ﻫﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﻮﺗﻴﭗ
.  ﺟﻔﺖ ﺑﺎزي ﺑﻮد721 و 121ﻫﺎي  ﺣﻀﻮر آﻟﻞ
 آﻟﻞ از ﻣﺎرﻛﺮ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ را دارا 8ﻫﺎ ﻧﻴﺰ  ﮔﻴﻠﻜﻲ
ﺗﺮﻳﻦ آﻟﻞ، آﻟﻞ  ﺑﻮدﻧﺪ ﻛﻪ ﻣﺸﺎﺑﻪ ﺑﺎ اﻗﻮام ﻗﺒﻠﻲ ﻓﺮاوان
ﭼﻨﻴﻦ  ﻫﻢ. ﺑﻮد% 15/25ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ  731
% 1/25 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 341 و 131دو آﻟﻞ 
. ﺗﺮﻳﻦ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ را در اﻳﻦ ﻗﻮم داﺷﺘﻨﺪ ﻛﻢ
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز در اﻳﻦ ﻗﻮم ﻣﺸﺎﻫﺪه 721 و 121ﻫﺎي  آﻟﻞ
 آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه 6در اﻧﺘﻬﺎ، در ﻗﻮم ﻋﺮب از ﻣﻴﺎن . ﻧﺸﺪ
ز ﺑﺎ درﺻﺪ  ﺟﻔﺖ ﺑﺎ731ﺷﺪه ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ آﻟﻞ 
ﺑﺎﺷﺪ، در ﺣﺎﻟﻲ   ﻣﻲ ﺗﺮﻳﻦ آﻟﻞ ﺷﺎﻳﻊ% 04/19ﻓﺮاواﻧﻲ 
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ 931 و 721ﻫﺎي  ﻛﻪ آﻟﻞ
، 121ﻫﺎي  آﻟﻞ. آﻳﻨﺪ ﻫﺎ ﺑﻪ ﺷﻤﺎر ﻣﻲ ﺗﺮﻳﻦ ﻛﻤﻴﺎب% 1/25
 ﺟﻔﺖ ﺑﺎزي ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ در ﻗﻮم 341 و 141، 131
دﻫﺪ  ﻫﺎ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ ﻃﻮر ﻛﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﻤﺎن. ﻋﺮب دﻳﺪه ﻧﺸﺪ
 آﻟﻞ 6 اﻗﻮام ﻣﺨﺘﻠﻒ داراي ﺑﻴﺶ از اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ در
  .ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ
 و ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر اﻗﻮام ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ و ﺑﻪ 
 ﮔﺰارش 3ﻃﻮر ﻛﻠﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﺮاي . ﺷﺪه اﺳﺖ
اﺳﺖ ﻛﻪ ﻛﻤﻲ % 47/5 در ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ 694S7Dﻣﺎرﻛﺮ 
  %( 67/1)ﺘﺮ از درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﻛﻤ
درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﮔﺰارش ﺷﺪه ﺑﺮاي ﻣﺎرﻛﺮ .  ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
% 47 ecivreS gnipytoneG nailammaM ﺗﻮﺳﻂ 694S7D
ﺗﻘﺮﻳﺒﺎً ﻣﺸﺎﺑﻪ ﺑﺎ درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻪ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ  ﻣﻲ
دﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺮاي ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اﺳﺖ 
ﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ درﺻﺪ ﻫ. (41،31)
ﺗﺮﻳﻦ ﻣﺘﻌﻠﻖ  و ﭘﺎﻳﻴﻦ%( 18/8)ﺷﺪه ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻗﻮم ﺗﺮﻛﻤﻦ 
ﻳﻜﻲ از . ﺑﻮدﻧﺪ%( 96/7)ﺑﻪ اﻗﻮام ﮔﻴﻠﻚ و ﻋﺮب 
ﺗﺮﻳﻦ دﻻﻳﻞ ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن درﺻﺪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  ﻣﻬﻢ
 اﺳﺖ ﻛﻪ ﺧﻮد  ﺗﻤﺎﻳﻞ اﻓﺮاد ﺑﻪ درون زادآوري ﻗﻮﻣﻲ
ﻣﻨﺠﺮ ﺑﻪ اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ و ﻛﺎﻫﺶ 
  .ﮔﺮدد ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻲ
ﻫﺎي آﻟﻠﻲ و ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ  ﭘﺲ از ﺗﺨﻤﻴﻦ ﻓﺮاواﻧﻲ
وﻳﻨﺒﺮگ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ  ﻫﺎ، وﺟﻮد ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي داده
ﻛﻨﺪ ﻛﻪ در  وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﻴﺎن ﻣﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي. ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ
ﮔﻴﺮي ﺗﺼﺎدﻓﻲ ﺑﺪون اﻧﺘﺨﺎب، ﺟﻬﺶ،  ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺑﺎ ﺟﻔﺖ
ﻫﺎي آﻟﻠﻲ و ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺎي ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ  ﻳﺎ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻓﺮاواﻧﻲ
در اﻳﻦ . (02)از ﻧﺴﻠﻲ ﺑﻪ ﻧﺴﻞ دﻳﮕﺮ ﺛﺎﺑﺖ ﻫﺴﺘﻨﺪ 
ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ از 
ﻓﺮض ﺻﻔﺮ در .  اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪه اﺳﺖpoPeneGاﻓﺰار  ﻧﺮم
اﻳﻦ آزﻣﻮن ﻣﺒﻨﻲ ﺑﺮ ﺣﻀﻮر ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ در 
 ﻛﻪ  در ﺻﻮرﺗﻲ. اﻗﻮام و ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ اﺳﺖ
 ﺑﺪﺳﺖ آﻳﺪ ﻓﺮﺿﻴﻪ ﺻﻔﺮ 0/50 ﻛﻮﭼﻚ ﺗﺮ از Pﻣﻘﺪار 
. ﺷﻮد دي وﻳﻨﺒﺮگ رد ﻣﻲﻣﺒﻨﻲ ﺑﺮ وﺟﻮد ﺗﻌﺎدل ﻫﺎر
ﻋﻠﺖ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻪ 
زاﻳﻲ و ﻳﺎ  دﻟﻴﻞ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻧﻨﺪ درون
ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه از ﺑﺮرﺳﻲ . (12)ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﺎﺷﺪ 
 ﮔﺰارش 4ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
 ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي ﭼﻬﺎر ﻗﻮم Pﻣﻘﺪار . ﺷﺪه اﺳﺖ
ﺗﺮ  ﻠﻚ و ﻋﺮب ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺰرگآذري، ﺗﺮﻛﻤﻦ ﮔﻴ
 ﻫﺴﺘﻨﺪ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ اﻳﻦ اﻗﻮام ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه 0/50از 
ﻣﺎرﻛﺮ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ 
 ﺑﺮاي ﻗﻮم ﻓﺎرس ﻛﻤﺘﺮ Pدر ﺣﺎﻟﻲ ﻛﻪ ﻣﻘﺪار . ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ
ﺑﺎﺷﺪ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ اﻳﻦ ﻗﻮم ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه   ﻣﻲ0/50از 
  .ﺑﺎﺷﺪ  در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ ﻧﻤﻲ694S7Dﻣﺎرﻛﺮ 
 (CIP)ﻛﺘﻮر ﻇﺮﻓﻴﺖ اﻃﻼﻋﺎﺗﻲ ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ ﻓﺎ
دﻫﻨﺪﮔﻲ  ﻳﻚ ﻓﺎﻛﺘﻮر ﻣﺤﺎﺳﺒﺎﺗﻲ ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ اﻃﻼع
. ﺑﺎﺷﺪ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر اﺳﺘﻔﺎده در آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ ﻣﻲ
اﻳﻦ ﻓﺎﻛﺘﻮر ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي داراي ﺗﻌﺎدل 
ﺷﻮد ﻛﻪ ﺑﻪ  ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻌﺮﻳﻒ ﻣﻲ
ﻫﺪه ﺷﺪه ﻫﺎ و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎ ﺗﻌﺪاد و ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻞ
  ﻧﺸﺎن 0/7 ﺑﺎﻻﺗﺮ از CIPﻣﻘﺪار . در ﺟﻤﻌﻴﺖ واﺑﺴﺘﻪ اﺳﺖ
 (evitamrofnI ylhgiH)دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺷﺪﻳﺪ   دﻫﻨﺪه اﻃﻼع
.  ﺑﺮاي ژن ﻣﺘﺼﻞ ﺑﻪ آن اﺳﺖﻣﺎرﻛﺮ در آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ
 ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﺎرﻛﺮ 0/7 و 0/44ﻫﻨﮕﺎﻣﻲ ﻛﻪ ﻣﻘﺪار آن ﻣﺎﺑﻴﻦ 
 (evitamrofnI yletaredoM)از اﻃﻼع دﻫﻨﺪﮔﻲ ﻣﺘﻮﺳﻂ 
 ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﺎرﻛﺮ 0/44 اﺳﺖ و اﮔﺮ ﻛﻤﺘﺮ از ﺑﺮﺧﻮردار
                                  ﻣﺮﺟﺎن ﻣﺠﺘﺒﻮي ﻧﺎﺋﻴﻨﻲ و ﻫﻤﻜﺎرانﻗﻮم اﻳﺮاﻧﻲر ﭘﻨﺞ  د694S7D ﺑﺮرﺳﻲ وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎي ﻣﺎرﻛﺮ
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در اﻳﻦ (. 21)آﻳﺪ  اي ﺿﻌﻴﻒ ﺑﻪ ﺷﻤﺎر ﻣﻲ اﻃﻼع دﻫﻨﺪه
 ﺗﻨﻬﺎ ﺑﺮاي ﭼﻬﺎر ﻗﻮم در ﺗﻌﺎدل CIPﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻘﺪار 
 ﻗﻮم CIPﺗﻮان ﻣﻘﺪار  ﺑﺎﺷﺪ و ﻧﻤﻲ داراي اﻋﺘﺒﺎر ﻣﻲ
 ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ CIPدر ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻘﺪار . ﻓﺎرس را ﺗﺤﻠﻴﻞ ﻧﻤﻮد
س ﻧﻴﺰ ﺗﻌﻤﻴﻢ را ﺑﻪ ﻗﻮم ﻓﺎر ﺷﺪه ﺑﺮاي ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ
 ﺑﺮاي دو ﻗﻮم ﮔﻴﻠﻚ و ﻋﺮب CIPﻣﻘﺪار . دﻫﻴﻢ ﻣﻲ
ﺑﺎﺷﺪ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ ﺑﺮاي   ﻣﻲ0/7 و 0/44ﻣﺎﺑﻴﻦ 
دﻫﻨﺪﮔﻲ ﻣﺘﻮﺳﻂ  دو ﻗﻮم ﻣﺰﺑﻮر داراي اﻃﻼع
در ﺣﺎﻟﻲ ﻛﻪ . ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲ(evitamrofnI yletaredoM)
 اﺳﺖ 0/7 دو ﻗﻮم ﺗﺮك، ﺗﺮﻛﻤﻦ ﺑﺎﻻﺗﺮ از CIPﻣﻘﺪار 
 ﺑﺮاي اﻳﻦ دو ﻗﻮم داراي 694S7Dو ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ 
 (evitamrofnI ylhgiH)دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺷﺪﻳﺪ  اﻃﻼع
 ﻛﻠﻴﻪ اﻗﻮام ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ CIPﻣﻘﺪار . ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
 اﺳﺖ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻲ ﺗﻮان 0/7 ﺑﺎﻻﺗﺮ از (=CIP0/137)
در ﻣﺠﻤﻮع اﻳﻦ ﻣﺎرﻛﺮ را ﺑﺮاي ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻳﻚ 
دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺷﺪﻳﺪ ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ  ﻣﺎرﻛﺮ ﺑﺎ اﻃﻼع
ﺑﻪ روش آﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ  4A62CLS ﻫﺎي ژن ﺟﻬﺶ
ﺑﻪ دﻟﻴﻞ اﻳﻨﻜﻪ ﻗﻮم ﻓﺎرس ﺑﻪ ﺗﻨﻬﺎﻳﻲ در ﺗﻌﺎدل . داﻧﺴﺖ
 ﺟﻤﻌﻴﺖ CIPﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ ﻧﺒﻮد، ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻘﺪار 
اﻳﺮاﻧﻲ ﻛﻪ اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ اﻓﺮاد ﻗﻮم ﻓﺎرس ﻧﻴﺰ در 
ﮔﻴﺮﻳﻢ ﻛﻪ  ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت دﺧﺎﻟﺖ داده ﺷﺪه اﺳﺖ، ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻲ
 ﺑﺮاي ﻗﻮم ﻓﺎرس ﻧﻴﺰ ﺑﻪ ﺷﺪت 694S7Dﻣﺎرﻛﺮ 
  . ﺑﺎﺷﺪ ﻫﻨﺪه ﻣﻲد اﻃﻼع
  
  :ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي
 694S7Dدﻫﺪ ﻛﻪ ﻣﺎرﻛﺮ  اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ
واﻗﻊ ﺷﺪه اﺳﺖ و ﺑﻪ  4A62CLS ژن 5ﻛﻪ در ﺳﻤﺖ 
ﺑﺎﺷﺪ داراي اﻃﻼع دﻫﻨﺪﮔﻲ ﺷﺪﻳﺪ در  آن ﻣﺘﺼﻞ ﻣﻲ
ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻧﺎﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻏﻴﺮﺳﻨﺪرﻣﻴﻚ واﺑﺴﺘﻪ  ﺗﺸﺨﻴﺺ
 ﺑﺎ ﺗﻮارث اﺗﻮزوﻣﻲ ﻣﻐﻠﻮب ﺑﻪ روش 4A62CLSﺑﻪ 
ﺑﺎﺷﺪ و از آن  ﻤﻌﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ ﻣﻲآﻧﺎﻟﻴﺰ ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ در ﺟ
ﻫﺎ ﺑﻪ روش ﻏﻴﺮ  ﺗﻮان ﺑﺮاي در ﻏﺮﺑﺎﻟﮕﺮي ﺟﻬﺶ ﻣﻲ
 .ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﺑﻬﺮه ﺑﺮد
  
  :ﺗﺸﻜﺮ و ﻗﺪرداﻧﻲ
ﺑﺪﻳﻨﻮﺳﻴﻠﻪ از ﻣﻌﺎوﻧﺖ ﭘﮋوﻫﺸﻲ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم 
ﺷﻤﺎره ﮔﺮاﻧﺖ )ﭘﺰﺷﻜﻲ ﺷﻬﺮﻛﺮد ﺟﻬﺖ ﺗﺄﻣﻴﻦ ﺑﻮدﺟﻪ 
و از ﻛﻠﻴﻪ ﻛﺎرﻛﻨﺎن ﻣﺤﺘﺮم ﻣﺮﻛﺰ ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ( 5401
ﭼﻨﻴﻦ ﺗﻤﺎم اﻓﺮادي ﻛﻪ ﺳﻠﻮﻟﻲ و ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺷﻬﺮﻛﺮد ﻫﻢ 
اﻧﺪ ﺗﺸﻜﺮ و ﻗﺪرداﻧﻲ  در دادن ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﺎ را ﻳﺎري ﻧﻤﻮده
  ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ اﻳﻦ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﻣﻨﺘﺞ از ﭘﺎﻳﺎن. ﮔﺮدد ﻣﻲ
  .ﺑﺎﺷﺪ ﻧﺎﻣﻪ ﻣﻲ
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Background and aims: The most important currently identifiable genetic cause of autosomal 
recessive non syndromic hearing loss (ARNSHL) after GJB2 mutations are the SLC26A4 gene 
mutations. In this investigation, the characteristics and informativeness of D7S496 CA repeat 
STR marker in SLC26A4 gene region was examined in five ethnic groups of the Iranian 
population. 
Methods: The locus were genotyped in 165 individuals of five different ethnic groups including 
Fars, Azari, Turkmen, Gilaki and Arabs using PCR followed by PAGE and fluorescent capillary 
electrophoresis. In this study, the results were analyzed by GeneMarker HID Human STR 
Identity software, GenePop program and Microsatellite Tools software. 
Results: Analysis of the allelic frequency revealed the presence of 10 alleles for D7S496 marker 
in the Iranian population, which allele 137bp at the D7S496 locus with 41.52% allele frequency 
was the most frequent. The observed heterozygosity of all ethnic groups was approximately 
above 70%, which Turkmen ethnic had the highest heterozygosity among all. Finally, analysis 
of PIC value represents D7S496 marker as a highly informative marker in Iranian population 
(PIC value above 0.7). 
Conclusion: Our data introduce D7S496 as a highly informative marker in diagnosis of 
SLC26A4 based ARNSHL by Linkage analysis. 
 
Keywords: Autosomal recessive non syndromic hearing loss; Short Tandem Repeat; 
SLC26A4; Iranian population. 
